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（World Wide Web）上で公開されている（Kanehisa, 2000）．
大量の核酸配列データが蓄積されている DDBJ (DNA 
Database of Japan, http://www.ddbj.nig.ac.jp/Welcome-j.html)
や Genbank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank/index.html)，
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Development of Relational Database System for Citrus ESTs
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Summary
　A total of 6,154 ESTs were generated from eight cDNA libraries derived from various tissues and 
developmental stages of citrus fruits.  We have constructed the ‘Citrus EST database’ using Filemaker Pro 
(Version 5.5-PC/MacOS) in order to manage EST nucleic acid sequences, putative functions and functional 
annotations. Concurrently, the effective processes of annotation for ESTs and data registration to the 
database were developed as a database system.  The contents of the database may be accessed through 
keyword searches from the putative gene name, functional annotation or nucleic acid sequence data. 
Consequently, we were able to search for the needed cDNA clones from the libraries with ease.  Utility of 
the database has been demonstrated through its use to detect several homologous clones associated with 
the formation of flower buds and terpenoid synthesis.  The database would contribute to the development of 
linkage maps of DNA markers as well as the construction of a cDNA microarray.
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（Expressed Sequence Tags）の解析を行ってきた（Hisada 
et al., 1996; Hisada et al., 1997; Moriguchi et al., 1998; 













































第１表　「カンキツ ESTデータベース」に収録されている ESTが得られた cDNAライブラリーの由来とそれぞれのクローン数，
配列数，塩基数



































































方法は，Hisada et al. (1996), Hisada et al. (1997), Moriguchi 
et al. (1998), Kita et al. (2000), Shimada et al. (in press)お




グ化されていたので（Hisada et al., 1996; Hisada et al., 

























































Windows用 FileMaker Pro（Version 5.5; FileMaker社）
MacOS用 FileMaker Pro（Version 5.5; FileMaker社）
MacOS用 Realbasic（Version 2.0; ASCII社）
Windows用 ATGC（Version 2.0; ソフトウエア開発社）




















応するライブラリーの ZEUS表示画面（第 2図 B）へ移
動し，下段のボタンをクリックすると対応するライブラ




















































































































（第 2図 D）で ESTの塩基配列を閲覧できる．
６．データベースのセキュリティ対策
　データベースは，ファイアウォールソフト（Norton 







































































た 14のデータベースに対して， BLAST， FASTA， Wise2
を用いた相同性検索の結果から機能推定を行っている
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